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資料2
FISH法による霊長類染色体の比較研究
平井百樹 (東大･理･人類)
蛍光insituハイブリダイゼーション(FISH)
法により､ヒトをはじめ霊長類各種の染色体を
比較研究し､核型進化を調べることを本研究の
目的とした｡本年度は､大学院生笠井文生とと
もに､ヒト第2番染色体(HSA2)とそのチンパ
ンジーにおける相同染色体である第12･13番染
色体(FrR12･13)との比較を行なった｡HSju
の長腕部は､セントロメア特異的反復配列であ
るアルフォイドDNAと染色体末端部特異的テロ
メア配列とを介在的に保有し､ヒト染色体の中
でも特殊な構造を持つことで知られている｡そ
こで､HSA2由来のコスミド･クローン約60個
をFISH法によりマップし､両種の染色体のゲ
ノム構成という視点から比較した｡それによる
と､HSA2はFrR12とFrR13が短腕テロメア郡
で融合した形で対応する｡この染色体再柄成部
位でのクローン配列に種差がみられなかった｡
このことから､両種の祖型染色体はFrR12と
PTR13とに類似し､テロメア領域で融合Lかつ
一方のセントロメアが不活化したのがHSA2
でく各々の染色体の短腕末端部のテロメア周辺
に種特異的反復配列DNAを増幅させたのが
PTR12とFrR13であると考えられる｡他の染色
体由来のDNAクロー ンを用い､多くの種につ
き同様の分析を行なえば､霊長類の詳細な染色
体系統樹が構築できるものと考えられる｡
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